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La espectrometría de masas MALDI-imaging (MALDI-IMS) es una 
técnica experimental que permite la visualización de la distribución de 
biomoléculas en secciones de tejidos [1]. MALDI-IMS permite la adquisición 
de perfiles de péptidos, lípidos o proteínas en tejidos, la búsqueda y 
localización de biomarcadores o la clasificación de tejidos entre otros [1,2]. 
En este estudio se analizó la distribución de tres inhibidores de proteasas 
en distintos órganos de ratón después de ser administrados vía inyección 
intraperitoneal.  
Los ratones fueron inyectados con distintas cantidades de inhibidores 
de proteasas (de 100 a 500 mg/kg) y fueron sacrificados una hora después 
de la última dosis. Se siguieron protocolos estándar para la congelación de 
los órganos, obtención de los cortes de tejido, espray de matriz sobre los 
cortes y adquisición de espectros de MALDI [3 & Protocolos de Bruker]. Se 
determinó la localización de los inhibidores de proteasas en tres órganos: 
riñón, hígado y cerebro, y también se caracterizó la formación de derivados 
de estas proteínas por acción de exopeptidasas. 
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